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Resumo – O objetivo deste trabalho foi avaliar parâmetros genéticos e comparar os ganhos preditos por meio 
de diferentes métodos de seleção em famílias de meios-irmãos de Eucalyptus urophylla. Foi utilizada seleção 
entre e dentro, seleção combinada e seleção com base em modelos mistos (REML/BLUP) para os caracteres 
diâmetro à altura do peito, altura total e volume total com casca. Foi utilizado o teste de progênie constituído de 
100 famílias de meios-irmãos com 55 meses de idade, em espaçamento de 3x2 m, em delineamento de blocos 
ao acaso, com cinco repetições. As progênies apresentaram variabilidade genética significativa e elevada 
magnitude de herdabilidade para os caracteres estudados, o que evidencia alto controle genético e condições 
favoráveis para seleção. Todos os métodos avaliados foram eficientes para aplicação no melhoramento de 
eucalipto. No entanto, a seleção combinada e a seleção por modelos mistos (BLUP) proporcionam estimativas 
de ganhos significativamente maiores às obtidas com a seleção entre e dentro, e maior eficiência na escolha dos 
melhores indivíduos dentro da população.
Termos para indexação: eucalipto, ganhos de seleção, melhoramento florestal, modelos mistos.
Predicted genetic gains by various selection methods  
in Eucalyptus urophylla progenies
Abstract – The objective of this work was to evaluate genetic parameters and to compare predicted gains 
using different selection methods in half-sib families of Eucalyptus urophylla. Within and between selection, 
combined selection and selection based on mixed model equations (REML/BLUP) were used for the traits 
diameter at breast height, total height and total volume with bark. The progeny test used consisted of 100 
55‑month‑old half‑sib families distributed in a 3x2‑m spacing, in randomized complete block design with five 
replicates. The progenies showed significant genetic variability and high heritability for the studied traits, which 
indicates high genetic control and favorable conditions for selection. All the methods tested were efficient 
in eucalyptus breeding. However, the combined selection and the selection based on mixed models (BLUP) 
provided gains significantly larger than those obtained with within and between selections, and were more 
efficient in the selection of the best individuals in the population.
Index terms: eucalyptus, genetic gains, forestry breeding, mixed models.
Introdução
Entre as espécies de eucaliptos existentes no Brasil, 
o Eucalyptus urophylla S.T. Blake é uma das mais 
plantadas devido à sua plasticidade e adaptabilidade às 
mais diversas regiões do país, à resistência ao cancro 
do eucalipto e ao potencial de utilização da madeira 
(Scanavaca Junior & Garcia, 2004). No entanto, para 
obtenção de plantios florestais que satisfaçam às 
exigências do mercado, é importante considerar, além 
do desenvolvimento de novas técnicas de manejo, os 
aspectos genéticos, uma vez que a floresta é o resultado 
das ações e interações de seus genótipos com o ambiente 
(Martins et al., 2005). Nesse contexto, a seleção de 
genótipos superiores por melhoramento genético é 
uma ferramenta fundamental para gerar florestas mais 
produtivas e adaptadas a diferentes regiões.
A identificação de genótipos superiores requer 
métodos de seleção capazes de explorar eficientemente 
o material genético disponível, maximizando o ganho 
genético em relação às características de interesse 
(Oda et al., 2007). Diversos métodos de seleção têm 
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sido empregados em eucalipto, com destaque para a 
seleção entre e dentro de famílias (Paula et al., 2002; 
Martins et al., 2003, 2005), a seleção combinada 
(Pires et al., 1996; Martins et al., 2001, 2005) e a 
seleção por modelos mistos pelo método BLUP (best 
linear unbiased prediction, melhor predição linear não 
viciada) (Garcia & Nogueira, 2005; Rocha et al., 2006, 
2007).
Na seleção entre e dentro de famílias, em uma 
primeira etapa identificam‑se as melhores famílias 
com base na média da parcela e, posteriormente, 
selecionam-se, nas famílias, os indivíduos com 
melhor desempenho (Sampaio et al., 2000). A seleção 
combinada é baseada em um índice que leva em 
consideração, simultaneamente, o comportamento dos 
indivíduos e de suas famílias (Vencovsky & Barriga, 
1992). O BLUP consiste basicamente na predição de 
valores genéticos dos efeitos aleatórios do modelo 
estatístico associado às observações fenotípicas, 
ajustando‑se os dados aos efeitos fixos e ao número 
desigual de informações nas parcelas por meio da 
metodologia de modelos mistos (Resende, 2002). 
A escolha do método de seleção adequado depende da 
magnitude e dos sentidos dos ganhos genéticos preditos 
e da facilidade de aplicação.
O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade 
genética, estimar os parâmetros genéticos e comparar os 
ganhos preditos para alguns caracteres de crescimento, 
por meio de diferentes métodos de seleção em progênies 
de meios-irmãos de E. urophylla.
Material e Métodos
Foram utilizadas 100 famílias de meios-irmãos 
de E. urophylla, cujas matrizes foram selecionadas 
fenotipicamente para volume de madeira. As famílias 
foram avaliadas em Sabinópolis, MG, em áreas da 
Celulose Nipo-Brasileira S.A. (Cenibra), no teste 
de progênies implantado em dezembro de 2001, 
em delineamento de blocos ao acaso com parcelas 
lineares de oito plantas e cinco repetições (blocos), em 
espaçamento de 3x2 m.
Aos 55 meses de idade, foram avaliados o 
diâmetro à altura do peito (DAP, cm); a altura total 
(ALT, m) e o volume individual total com casca 
(VOL, m3) para as 100 famílias. O volume individual 
total com casca foi obtido segundo a expressão: 
VOL = 0,004761 + 0,000033 x DAP2 x ALT2.
Para testar a hipótese da existência de variância 
genética entre médias de famílias de meios-irmãos, foi 
realizada análise de variância de cada característica 
pelo programa Genes (Cruz, 2006) utilizando os dados 
de indivíduos dentro das parcelas. O delineamento 
usado foi o de blocos ao acaso segundo o modelo 
estatístico: Yijk = µ + fi + bj +εij + δijk, com i = 1, 2, ... g 
famílias; j = 1, 2, ... b blocos; e k = 1, 2, ... nij plantas 
por parcela. Yijk é a observação na k-ésima planta, na 
i-ésima família, do j-ésimo bloco; µ é a média geral 
da população; fi é o efeito da i-ésima família, em 
que fi ∼ NID (0, s2g); bj é o efeito do j-ésimo bloco, 
em que bj ∼ NID (0, s2b ); εij é o efeito da variação 
ambiental entre famílias, em que εij ∼ NID (0, s2e); 
e δijk é o efeito da variação entre plantas dentro de 
famílias, em que δijk ∼ NID (0, s2fd ).
Os componentes de variância para cada caráter 
foram estimados conforme Cruz et al. (2004), em 
que se estimaram as variâncias de bloco, fenotípica 
entre médias de famílias, dentro de famílias e entre 
plantas no experimento, ambiental entre parcelas, 
genotípica entre médias de famílias, dentro de 
família ou entre plantas dentro de família e genética 
aditiva.
Os coeficientes de herdabilidade para plantas 
individuais dentro de famílias, no bloco, no 
experimento, e para médias de famílias, assim como 
os coeficientes de variação fenotípico, genético, 
ambiental e experimental, foram estimados conforme 
Cruz et al. (2004).
Foram estimados os ganhos de seleção, 
considerando as 100 famílias de meios-irmãos, 
em seleção de 25% entre e dentro de famílias para 
cada caráter, bem como para seleção com base no 
índice de seleção combinada e em BLUP. Todas 
as características foram selecionadas para obter 
acréscimo sobre as médias originais. O método 
de seleção entre e dentro foi utilizado conforme 
Cruz et al. (2004), e os ganhos de seleção foram 
obtidos segundo a expressão GSj(i) = βˆj(i) GSi, em 
que GSj(i) é o ganho de seleção indireto no caráter 
j pela seleção praticada no caráter i; GSi é o ganho 
de seleção direto no caráter i; βˆj(i) = Côvg (Xi, Xj)/sˆ2gi  
é o coeficiente de regressão genético, em que Côvg 
(Xi, Xj) é a covariância genética (entre ou dentro) 
entre os caracteres i e j; e sˆ2gi  é a variância genética 
(entre ou dentro) do caráter principal, sobre o qual 
se pratica a seleção.
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A seleção combinada para um caráter determinado 
consistiu no estabelecimento de um índice para cada 
indivíduo, com os valores que compõem o índice obtidos 
dos próprios indivíduos e de seus parentais. 
No presente trabalho, adotou-se o índice 
apresentado por Pires et al. (1996), dado por 
Iijk = b1(Yijk - 
–Yj) + b2(
–Yi - 
–Y), em que Iijk é o índice 
estimado do valor genético (preditor do valor 
genético) da k-ésima planta, da i-ésima família, no 
j-ésimo bloco; Yijk é o valor fenotípico do indivíduo 
ijk; –Yj  e Yi são a média do bloco j e a média da 
família i, respectivamente; –Y é a média geral da 
população; e b1 e b2 são coeficientes obtidos de modo a 
maximizar a correlação entre o índice (I) e o verdadeiro 
valor genético dos indivíduos.
Considera-se que D1 = Yijk - 
–Yj  é o desvio do valor 
fenotípico individual em relação à média da repetição 
a que pertence, e que D2 = Yijk - 
–Yi  é o desvio do valor 
fenotípico da família em relação à média geral.
Como se deseja obter o índice de seleção combinada 
que possibilite melhor predição do valor genotípico 
individual, o agregado genotípico, pela teoria do índice, 
é dado por H = gijk, em que gijk é o valor genotípico 
individual. As estimativas dos coeficientes b1 e b2 
podem ser obtidas por meio do sistema Pb = Ga, em que
O ganho de seleção combinado (com base no índice) 
foi estimado por meio de GS = DSI, em que DSI é o 
diferencial de seleção com base no índice combinado, 
ou seja, DSI = 
–Is - 
–I , em que –Is  é o valor médio do índice 
considerando-se apenas os indivíduos selecionados, e –I 
é o valor médio do índice (igual a zero para os índices 
considerados na análise).
Para a estimativa das variâncias e covariâncias, as 
quais são requeridas para predição dos valores genéticos 
pela metodologia de modelos mistos, utilizou-se o 
software SELEGEM, conforme Resende & Fernandes 
(1999), realizando as análises pelo método da máxima 
verossimilhança restrita (“restricted maximum likelihood ”, 
REML) (Patterson & Thompson, 1971).
Para o teste de progênie no delineamento de blocos 
ao acaso com várias plantas por parcela, e considerando 
a seleção por valores genéticos aditivos para famílias de 
meios-irmãos, todas as análises foram feitas usando o 
SELEGEM e o modelo estatístico (modelo linear misto) 
segundo Resende & Fernandes (1999), que equivale a 
y = Xb + Za + Wp + e, em que y é o vetor de dados; b é o vetor 
de efeitos fixos (média geral e efeitos de bloco); a é o vetor 
de valores genéticos aditivos (aleatório); p é o vetor de efeitos 
de famílias (aleatórios); e é o vetor de erros aleatórios; e X, Z e 
W são matrizes de incidência para b, a e p, respectivamente.
As equações de modelo misto para predição dos 
valores genéticos pelo procedimento de BLUP sob 
modelo individual são:
 é a herdabilidade individual no 
sentido restrito no bloco;  é a 
correlação devida ao ambiente comum da parcela, em 
que s2a  é a variância genética aditiva; s2p  é a variância 
entre parcelas; s2ee  é a variância ambiental entre 
famílias; s2e  é a variância residual (ambiental dentro 
de parcelas + não aditiva); e A é a matriz de parentesco 
genético aditivo entre os indivíduos.
Segundo Resende (2000), as soluções para as 
equações de modelo misto devem ser obtidas por 
métodos iterativos de resolução de sistemas de 
equações lineares, da seguinte forma:
s2e = [y'y - bˆ'X'y - aˆ'Z'y - cˆ'W'y]/[N - r(x)];
s2p = [cˆ' cˆ + ~s2e trC33]/s;
s2a = [aˆ' A-1 aˆ + sˆ2etr(A-1 C22)]/q é a variância ambiental 
entre famílias; s2e  é a variância residual (ambiental 
dentro de parcelas + não aditiva), C22 e C33  advêm de:
C é a matriz dos coeficientes das equações de 
modelo misto; tr é o operador traço matricial; r(x) é 
o posto da matriz X; N é o número total de dados; q é 
o número de indivíduos; s é o número de parcelas.
Resultados e Discussão
A análise de variância indicou a existência de 
variância genética significativa a 5% de probabilidade 
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para os três caracteres avaliados, indicando a 
possibilidade de obter ganhos com a seleção 
(Tabela 1). Os valores do coeficiente de variação 
experimental (CVex) obtidos para diâmetro à altura 
do peito, altura total e volume individual total com 
casca podem ser considerados médios, conforme 
os valores normalmente encontrados para o gênero 
Eucalyptus (Garcia & Nogueira, 2005), o que 
evidencia precisão na obtenção e análise dos dados e 
atribui confiabilidade aos resultados. As médias dos 
caracteres também estão entre os valores encontrados 
por outros autores para a espécie na idade avaliada 
(Pires et al., 1996; Resende & Fernandes, 1999; 
Rocha et al., 2007).
As estimativas das variâncias (Tabela 2) 
evidenciaram que os três caracteres em estudo 
apresentaram taxas de controle genético similares, 
guardadas as devidas escalas, por serem caracteres 
correlacionados. Isso indica que, em se tratando 
de seleção para crescimento, há boas chances de 
sucesso nos três caracteres pela seleção de apenas 
um. As estimativas das variâncias genéticas aditivas 
foram similares para as características diâmetro à 
altura do peito e altura total, bem como as variâncias 
fenotípicas entre famílias, o que evidencia a 
possibilidade de uso de ambos na predição de valores 
genéticos dos indivíduos candidatos à seleção. 
Como as variâncias fenotípica total em virtude do 
efeito de bloco e ambiental entre parcelas tenderam 
a zero, pode-se concluir que há baixa magnitude 
para o efeito de blocos e boa eficiência em termos de 
precisão experimental.
O coeficiente de variação genético (CVg) é outro 
parâmetro comumente usado para comparar a 
variabilidade genética expressa para cada caráter, 
conforme destacado por Resende (2000). Ademais, 
segundo Vencovsky (1987), quando a relação entre 
CVg e o coeficiente de variação ambiental (CVe) 
tende a 1 ou mais, há uma situação favorável para a 
obtenção de ganhos na seleção. Tomando a relação 
entre CVg e CVe para todos os caracteres, com 
exceção do coeficiente de variação genética entre 
famílias (CVge) da altura total, tanto o CVge quanto o 
coeficiente de variação genética dentro de famílias 
(CVgd) foram superiores ao CVe (Tabela 3), o que 
indica ganhos favoráveis com a seleção. Ademais, 
com o fato de todos os caracteres apresentarem o 
CVgd superior ao CVge, espera-se que a seleção entre 
e dentro de famílias promova maiores progressos 
com a seleção do que somente a seleção entre 
famílias.
As estimativas de herdabilidade, tomadas em 
conjunto, foram elevadas, o que evidencia um alto 
controle genético e permite predizer condições 
favoráveis para a seleção para todos os caracteres em 
estudo (Tabela 4). As estimativas de herdabilidade 
com base nas médias de famílias foram, em geral, 
superiores àquelas dentro de famílias, o que corrobora 
outros estudos com diferentes espécies, como em 
Eucalyptus grandis (Martins et al., 2001, 2005) e 
E. camaldulensis (Paula et al., 2002), o que indica que 
a seleção com base nas médias das famílias deve ser 
mais eficiente que dentro de famílias, considerando 
uma mesma intensidade de seleção. Nesse caso, 
pode-se combinar a seleção entre e dentro, para 
Tabela 1. Análise de variância para diâmetro à altura 
do peito (DAP, cm), altura total (ALT, m) e volume total 
com casca (VOL, m3) em famílias de meios-irmãos de 
Eucalyptus urophylla(1).
(1)CVex, coeficiente de variação experimental. *Significativo a 5% de 
probabilidade.
Tabela 2. Estimativas das variâncias para diâmetro à altura 
do peito (DAP, cm), altura total (ALT, m) e volume total 
com casca (VOL, m3) em famílias de meios-irmãos de 
Eucalyptus urophylla.
(1)sˆ2gm, variância genotípica entre médias de famílias; sˆ2gd , variância 
genotípica dentro de família; 
 
sˆ2a, variância genética aditiva; 
 
sˆ2fm, variância 
fenotípica entre médias de famílias;  sˆ2fd, variância fenotípica dentro de 
famílias; 
 
sˆ2ft, variância fenotípica total; 
 
sˆ2b, variância fenotípica em virtude 
do efeito de bloco e  sˆ2ee  variância ambiental entre parcelas.
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explorar adequadamente a variabilidade, elevando 
o ganho genético total.
Na comparação dos ganhos totais com todos 
os critérios de seleção estudados (Tabela 5), 
verificaram-se ganhos positivos para todas as 
características, com os maiores ganhos obtidos com 
a seleção combinada e pelo método BLUP, para todos 
os caracteres. Foram selecionadas 50 plantas, que 
corresponderam a 6,25% da população. Os maiores 
ganhos, tanto para seleção entre e dentro como para 
seleção combinada, foram para volume individual 
total com casca, resultado compatível com a alta 
variação genética desta característica.
A seleção combinada proporcionou estimativas 
de ganhos superiores aos da seleção entre e dentro 
para todos os caracteres, o que está de acordo com 
outros estudos (Sampaio et al., 2000; Martins et al., 
2001). Martins et al. (2001), ao estudar progênies de 
E. grandis, verificaram que o processo de seleção 
combinada é especialmente recomendado quando 
se tem baixa variabilidade dentro de famílias.
A maior eficiência da seleção combinada é 
devida ao índice no qual ela se baseia, que leva em 
consideração, simultaneamente, medidas genéticas 
(valores genéticos líquidos) do comportamento 
dos indivíduos e de suas famílias, e não medidas 
fenotípicas, as quais estão sujeitas a maior influência 
dos efeitos ambientais, como na seleção entre e 
dentro (Vencovsky & Barriga, 1992).
A seleção com base no BLUP proporcionou 
estimativas de ganho bem próximas às da seleção 
combinada (Tabela 5), o que evidencia que ambos 
são eficientes no melhoramento de Eucalyptus.
Neste trabalho, como o ensaio foi balanceado e 
ortogonal, a ordem de classificação dos genótipos 
não se alterou em relação aos métodos de seleção. 
No entanto, a ocorrência de desbalanceamento não 
planejado, decorrente da perda de parcelas, é um 
fato normal nos experimentos com plantas perenes. 
Ademais, nas fases preliminares do processo 
seletivo, quando os genótipos são numerosos e ainda 
têm natureza aleatória (Piepho, 1994), é comum 
o uso de delineamentos não ortogonais em blocos 
incompletos balanceados e em blocos incompletos 
parcialmente balanceados. Também têm ganhado 
aplicação crescente os delineamentos aumentados, 
os quais, por construção, são desbalanceados e 
não ortogonais. Nesses casos, a possibilidade de 
classificações genotípicas diferenciadas entre as 
Tabela 3. Estimativas dos coeficientes de variação 
para diâmetro à altura do peito (DAP, cm), altura total 
(ALT, m) e volume total com casca (VOL, m3) em famílias 
de meios-irmãos de Eucalyptus urophylla.
(1)CV, coeficiente de variação; CVge, genético entre famílias; CVgd, genético 
dentro de família, CVfd, fenotípico entre plantas dentro de família; CVfex, 
fenotípico entre plantas dentro do experimento; CVe, ambiental; CVge/
CVe e CVgd/CVe, relação entre os coeficientes de variação genético entre e 
dentro de famílias e ambiental.
Tabela 4. Estimativas dos coeficientes de herdabilidade 
para diâmetro à altura do peito (DAP, cm), altura total (ALT, 
m) e volume total com casca (VOL, m3) em famílias de 
meios-irmãos de Eucalyptus urophylla.
(1)h2m, coeficiente de herdabilidade de médias de famílias;  
h2d, coeficiente 
de herdabilidade dentro de famílias; 
 
h2ex, coeficiente de herdabilidade de 
plantas no experimento; 
 
h2b coeficiente de herdabilidade de plantas no bloco.
Tabela 5. Estimativas das médias dos indivíduos 
selecionados (MS), dos ganhos esperados (GS) e percentagem 
das estimativas dos ganhos esperados (GS, %) pela seleção 
entre e dentro, combinada e pelo BLUP, para diâmetro à 
altura do peito (DAP, cm), altura total (ALT, m) e volume 
total com casca (VOL, m3), em famílias de meios-irmãos de 
Eucalyptus urophylla.
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duas abordagens analíticas é uma realidade, e os 
ganhos preditos com a metodologia de modelos 
mistos é sempre superior (Garcia & Nogueira, 2005). 
Essa metodologia tem-se tornado mais acessível aos 
usuários graças à sua implementação em sistemas 
estatístico-computacionais e tem sido utilizada 
para a seleção em diversas culturas perenes, como 
pinheiro (Missio et al., 2004), eucalipto (Garcia 
& Nogueira, 2005; Rocha et al., 2006, 2007), 
pupunha (Farias Neto & Resende, 2001) e café 
(Petek et al., 2008).
Conclusões
1. As famílias de meios-irmãos de 
Eucalyptus urophylla apresentam variabilidade 
genética para diâmetro à altura do peito, altura total 
e volume total com casca.
2. As estimativas de herdabilidades para os 
caracteres estudados com base nas médias de 
famílias de meios-irmãos de E. urophylla evidenciam 
alto controle genético e condições favoráveis para 
seleção.
3. A seleção sobre o volume total com casca 
possibilita maiores estimativas de ganhos genéticos 
em relação à altura e ao diâmetro à altura do peito.
4. A seleção combinada e a seleção por modelos 
mistos (BLUP) proporcionam estimativas de ganhos 
significativamente maiores que as obtidas com a 
seleção entre e dentro e maior eficiência na escolha 
dos melhores indivíduos dentro da população.
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